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AGAAGTGTCTCAGTCACGTTATCGAATATTGAGGATGATGTTAATCAGCAGCTGAGTTTATTTGAAGTGG 
ATAATGAAAAGAGAAGGAAACTCGGTTTTGTAATGGATGGGATTAGAAGTAAAT ACGGCTCTAAAGCGAT 

IjPHFI > 

TCTGAGAGCAGTTTCTTATACACCAGCAGGAACTGCACTTCAACGAGCTGGATTAACAGGTGGGCATAAG 
AGTTAAGATAAATTTAAACTTATATAACACATCGCTTAAAGTTTTTTTGTTTTAAAAACTTAAAAAACAT 

| > yolF > 

GGTAAAATTATATAAAAACATAAGAAAGAGTGATTAT ATGGAATATGTAGTTATGATAATCATTTTATTA 

GCACTTXTCTTTATTTTTACTGTTTTCCTAAATACACGTTATAGTTTTGATGAAAAATGCTTAGTCTTAA 

AATTTGGTTTATCTAAAAGAGAAATTCC&ATTAATCAAATAGTTAGTATT^ 

AGTTGCAGATAATATGGATTATAAAATTGGTATGCCATATGCTCAACCAGATAGAATTGTTATTGAAACT 

< yolF < 

ACAAATAAGCGTTTTCTAGTTTTTTTAAATGGAGCTC^^CAATTTATTCAAAAGTATAAAAGGGTTAGTG 

"I 

TT TGAACATAAAAAAGTACCTTCTTACAATAGAAGGTACTTTTTTGTATCTATAATTATTAAAAATTTAC 
CTAAATTTTTATCATTATTAATTCAAAATAAATCC^TAATAGTCAATTTTATTT AGTGTATTACAACCm 

<---LPHRl, (LPHF2, LPVF2- 
TTC TGTTTATTGATAGGTAATAAAGTTTTTTTTCTATGATTTATGAACAAGTTTCCTTATAATTTTCAAA 

-35 -10 
AAAAAATAAAAAATATG GTTGAAT TTAGATTTATCTTCCTT TATATTA AAAAATGTAATCCGGATTGCAA 

r . b . s . | > sunA leader region > 

ACAAATGGGG AGGTTTTACAA ATGGAAAAG CTAT TTAAAGAAGTTAAA CTAGAGGAACTCGAAAACCAAA 

< LPHR2 < LPVR2 NLPVF3 > 

sunA mature region > 

AAGGTAGT GGATTAGGAAAAGCTCAGTGTGCTGCGTTGTGGCTACAATGTGCTAGTGGCGGTACAATTGG 

< sunA < Pst I | 

TTGTGGTGGCGGAGCT GTTGCTTGTCAAAAC TAT CGTCAATTCT GCA GA TAAAACATTTGTAGAGGGAAT 

LPVF4 > LPHF3 > 

< LPPMR2 

| > sunT > 

ATTTTAAATATTC C CT CAT ATTT AAAGCGGGGATTGAAA TTGAATAAGAAAAAGAAATATGTTCATACTA 

AACAGTTTAATAGTCATGATTGTGGACTAGCTTGTATCTCGTCAATTTTAAAGTTTCATAACCTTAACTA 

TGGAATTGATTTCTTACTAGACCTAATTGGGGATAAGGAAGGCTATAGTTTAAGAGACTTAATTGTTATT 

TTTAAGAAGATGGGGATAAAAACTAGGCCACTTGAATTGCAAGAAAATAAGACATTCGAAGCCCTAAAAC 

AAATAAAGCTCCCTTGTATAGCTTTGTTAGAAGGGGAGGAATATGGACATTACATAACAATATACGAAAT 

TAGAAATAACTATTTACTTGTTAGTGATCCTGATAAAGACAAAATAACTAAAATAAAAAAAGAGGATTTT 

GAAAGTAAATTC^CAAACTTTATATTAGAAATTGA^ 

AAAAACATTCTTACTTTTTTAAGGACATAOTTTTTAGAAATAAATTGATCGTTTTTGTGATTTTATTGAC 
TTCCTTGT TCGTTGTGGGTCTTGCTG TAGCTGGGTCGTTTTATATAAAGTTTCTAGTTGACCT > 

<---LPHR3 & LPVR4 > sunF > 
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EcoRI 

pTZ sequence < GAATTCCGGCTCTAAAGCGAT 

TCTGAGAGCAGTTTCTTATACACCAGCAGGAACTGCACTTCAACGAGCTGGATTAACAGGTGGGCATAAG 
AGTTAAGATAAATTTAAACTTATATAACACATCGCTTAAAGTTTTTTTGTTTTAAAAACTTAAAAAACAT 
GGTAAAATTATATAAAAACATAAGAAAGAGTGATTATATGGAATATGTAGTTATGATAATCATTTTATTA 
GCACTTTTCTTTATTTTTACTGTTTTCCTAAATACACGTTATAGTTTTGATGAAAAATGCTTAGTCTTAA 
AATTTGGTTTATCTAAAACAGAAATTCCAAT 

AGTTGCAGATAATATCGATTATAAAATTGGTATGCCATATGCTCAACCAGATAGAATTGTTATTGAAACT 
ACAAATAAGCGTTTTCTAGTTTTTTTAAATGGAGCTCAACAATTTATTCAAAAGTATAAAAGGGTTAGTG 
TTTGAACATAAAAAAGTACCTTCTTACAATAGAAGGTACTTTTTTGTATCTATAATTATTAAAAATTTAC 
CTAAATTTTTATCATTATTAATTCAAAATAAATCCATAATAGTCAATTTTATTTAGTGTATTACAACCAA 
Bam HI ( -900 bp ) Bam HI 

TTC GGATCC < cat > GGATTCGTGTATTACAACCAATTC TGTTTATTGATAGGTAATAAA 

GTTTTTTTTCTATGATTTATGAACAAGTTTCCTTATAATTTTCAAA 

AAAAAATAAAAAATATGGTTGAATTTAGATTTATCTTCCTTTATATTAAAAAATGTAATCCGGATTGCAA 

| Sublancin leader > Xho I 

ACAAATGGGGAGGTTTTACAA ATGGAAAAGCTATTTAAAGAAGTTAAACTCGAGG^ 

| Sun A > 

AAGGTAGT GGATTAGGAAAAGCTCAGTGTGCTGCGTTGTGGCTACAATGTGCTAGTGGCGGTACAATTGG 

Pst I | 

TTGTGGTGGCGGAGCTGTTGCTTGTCAAAACTATCGTCAATTCTGCAGA TAAAACATTTGTAGAGGGAAT 

ATTTTAAATATTCCCTCATATTTAAAGCGGGGATTGAAATTGAATAAGAAAAAGAAATATGTTCATACTA 
AACAGTTTAATAGTCATGATTGTGGACTAGCTTGTATCTCGTCAATTTTAAAGTTTCATAACCTTAACTA 
TGGAATTGATTTCTTACTAGACCTAATTGGGGATAAGGAAGGCTATAGTTTAAGAGACTTAATTGTTATT 
TTTAAGAAGATGGGGATAAAAACTAGGCCACTTGAATTGCAAGAAAATAAGACATTCGAAGCCCTAAAAC 
AAATAAAGCTC C CTTGTATAGCTTTGTTAGAAGGGGAGGAATATGGACATTACATAACAATATACGAAAT 
TAGAAATAACTATTTACTTGTTAGTGATCCTGATAAAGACAAAATAACTAAAATAAAAAAAGAGGATTTT 
GAAAGTAAATT CACAAACTTTATATTAGAAATTGACAAAGAGT C AATTC CTGAAAAAGAAAAAGATCAAA 
AAAAACATTCTTACTTTTTTAAGGACATACTTTTTAGAAATAAATTGATCGTTTTTGTGATTTTATTGAC 

TTC CTTGTTCGTTGTGGGTCTTGCTG AAGCTT >pT2 sequence 

Hindi I I 

Figure 4 
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^ ^ a Sublancin leader-* 

TTGCAAACAAATGGGGAGGTTTTACAA ATG GAAAAGCTATTTAAAGAAG 

MetGluLysleuPheLysGluV 

Xhol sublancin prep- 

T TAAAC T C GAG G AAC T C GAAAAC C AAAAAGGT AGT GGATTAGGAAAAGC 
AlLysLeuGluGluLeuGluAsnGluLysGlySer GlyLeuGlyLysAl 



tide-> 

TCAGTGTGCTGCGTTGTGGCTACAATGTGCTAGTGGCGGTACAATTGGTT 
aGlnCysAlaAlaLeuTrpLeuGlnCysAlaSerGlyGlyThrlleGlyC 

KasI Poly- 
GTGGTGGCGGCGCCGTTGCTTGTCAAAACTATCGTCAATTCTGTAGAGGT 
ysGlyGlyGlyAlaValAlaCysGlixAsnTyrArgGlnPheCysArgGly 

glycine2 0 BseRI 

GGTGGTGGGGGAGGCGGGGGAGGGGGTGGTGGT GGAGGAG GTGGTGGTOG 

GlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGl 



subtilin leader-> Xbal 
TGGTGG TATG TCAAAGTTCGATGATTTCG ATCTAGA TGTTGTGAAAGTCT 
yGlyGlyMetSerLysPheAspAspPheAspLeuAspValValLysValS 
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